




1954, Hsieh 2000）．従来の分類体系では，Mazus 属はゴ
マノハグサ科（Scrophulariaceae）あるいはハエドクソウ
科（Phrymaceae）に含まれていたが，分子系統解析の結果，
Dodartia  Linn. 属及びLancea  Hook. f. et Thoms. 属と共に
新設されたサギゴケ科（Mazaceae）に移行された（Chase 




～ 30 種以上とするものまで幅広く（Bonati 1908, Barker 
1991, Yang 1979），形態変異に富むMazus 属の分類には
形態情報だけでなく，分子情報を利用することが必要
不可欠といえる（例えば Umemoto et  al . 2015, Deng et al . 
2016）．
日本には 4 種のMazus 属植物が分布している：サ
ギゴケMazus miquelii  Makino，トキワハゼM. pumilus  
（Burm.f.） Steenis， ヒ メ サ ギ ゴ ケ M. goodenifolius  























の仲間は中国や台湾にもいくつか知られ（M. alpinus, M. 










Phylogenetic Position of Mazus quadriprotuberans  N. Yonezawa （Mazaceae）, a 
Perennial Plant Endemic to the Kyoto-Gyoen National Garden, Japan.
山　本　将　也*
YAMAMOTO Masaya
　Mazus quadriprotuberans  is an endemic species in the Kyoto-Gyoen National Garden, Japan. Approximately 1500 bp of chloroplast 
DNA under maximum likelihood criteria were analyzed to elucidate the relationship of M. quadriprotuberans  with 17 other Mazus  
species. No sequence divergence was found between M. quadriprotuberans  and M. miquelii  collected in Japan. The well-resolved 
phylogenetic tree revealed a robust sister relationship between the two species, even if M. miquelii  was found to be non-monophyletic. 
This polytypic M. miquelii  shows deep divergence from plants grown in China and Japan, highlighting a need for further taxonomic 
study.
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ゲノム DNA を抽出し（Doyle 1990），Yamamoto et al . 
（2017） の方法に従って葉緑体 DNA 上のスペーサー領
域 2 つ（psb A-trn H，trn L-trn F）とイントロン領域 1 つ
（rps16 intron）を増幅した．PCR 増幅には SapphireAmp 
Fast PCR Master Mix（TaKaRa），シークエンス反応には
Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Ready Reaction 
Kit（Applied Biosystems） を 用 い，ABI PRISM 3130 
Genetic Analyzer（Applied Biosystems）で塩基配列を決
定した．これに加えて，GenBank からMazus 属植物 17
種とLancea tibetica の塩基配列情報を取得し（Table 1），
それぞれの領域ごとにデータセットを作成した．各
データセットは MEGA7（Kumar et al . 2016）で編集し，
MUSCLE（Edgar 2004）を用いて塩基配列の多重アライ
メントを行なった．アライメント後，3 つのデータセッ
トを SequenceMatrix v1.7.8（Vaidya et al.  2011）で結合し，
これを系統解析用のデータセットとした．
塩基配列に対する最適な進化モデルの推定は
ModelFinder （Kalyaanamoorthy et al . 2017） で 行 い，
K3Pu+F+G4 モデルが選択された．分子系統樹の作成に
は最尤法系統解析を行う W-IQ-TREE （Trifinopoulos et al.  
2016）を使用，推定された進化モデルに基づいて 1,000
回のブートストラップ解析を行い（ultrafast bootstrap 
method, Hoang et al.  2017），得られた系統樹の信頼性を






決定した．3 領域（psb A-trn H，trn L-trn F，rps16 intron）
合計で 1430 塩基を解読したところ，両種の塩基配列は
 
Table 1 GenBank accession number of 18 Mazus species used in the phylogenetic analysis. 
Species Voucher No. (herbarium) Locality 
GenBank accession No. 
psbA-trnH trnL-trnF rps16 intron 
Mazus quadriprotuberans - Kyoto, Japan LC506183 LC506187 LC506185 
M. miquelii - Kyoto, Japan LC506182 LC506186 LC506184  
M. miquelii NK11186 (KUN) Yunnan, China KX783461 KX783522 KX783503 
M. miquelii Deng2165 (KUN) Yunnan, China KX783453 KX783515 KX783495 
M. miquelii Deng423 (KUN) Yunnan, China KX783451 KX783514 KX783496 
M. pumilus Li15512 (KUN) Yunnan, China KX783454 KX807207 KX807202 
M. alpinus Sunhang11322 (KUN) Taiwan KX783458 KX783519 KX783500 
Mazus sp.  Sunhang11307 (KUN) Taiwan KX783459 KX783520 KX783501 
M. goodenifolius Sunhang11459 (KUN) Taiwan KX783460 KX783521 KX783502 
M. procumbens zdg6074 (KUN) Hubei, China KX783456 KX783517 KX783498 
M. fauriei Sunhang11248 (KUN) Taiwan KX783457 KX783518 KX783499 
M. caducifer Kun35025 (KUN) Anhui, China KX783455 KX783516 KX783497 
M. surculosus KUN0472212 (KUN) Yunnan, China - KX783512 KX783493 
M. longipes Deng1941 (KUN) Guizhou, China KX783450 KX783513 KX783494 
M. pulchellus KUNdt093 (KUN) Hunan, China KX783448 KX783511 KX783492 
M. omeiensis nie1976 (KUN) Sichuan, China KX783449 KX807208 KX807203 
M. celsioides YIF-0093 (KUN) Xizang, China KX783464 KX783525 - 
M. lanceifolius zdg4447 (KUN) Hubei, China KX783446 KX783509 KX783490 
M. sunhangii zdg4142 (KUN) Hubei, China KX783504 KX783523 KX783504 
M. pumilio Pagest.s.n.2021829 (KUN) Australia KX783444 KX783507 KX783488 
M. novazeelandiae dtA68 (KUN) New Zealand KX783445 KX783508 KX783489 









に得られた 2 種の塩基配列情報は GenBank に登録した
（LC506182-LC506187）．
次に，カワセミソウを含むMazus 属植物 18 種を用い
た葉緑体 DNA3 領域に基づく最尤系統樹を Figure 1 に示
す．それぞれの葉緑体 DNA 領域を結合し，多重アライ


























Figure 1 The maximum-likelihood tree of Mazus quadriprotuberans and related species based on three chloroplast genes: 





Figure 1　 The maximum-likelihood tree of Mazus quadriprotuberans  and related species based on three chloroplast 














珍しいことではない（例えば Kato and Koi 2018）．その
ような不一致をもたらす原因としては，単に種そのも
のが多系統であったり，隠蔽種（cryptic species）が含ま
れているケースもあれば，祖先多型の incomplete lineage 
sorting や，種間交雑によって起こる遺伝子浸透などが
真の遺伝子系統樹を歪めてしまうこともしばしばある
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